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o estudo da divergencia genetica e essencial para 0 melhoramento vegetal, pois possibilita a quantifi-
ca<;aoda variabilidade genetica. 0 objetivo deste trabalho foi estimar a divergencia genetic a entre acessos
de feijao-caupi (Vzgna unguiculata L. Walp.) de porte ereto. Com base em descritores qualitativos referen-
tes a planta, a flor, a vagem e a semente, avaliou-se 20 acessos, sendo eles: (1) MNC-1731, (2) MNC-
1732, (3) MNC-1733, (4) MNC-1734, (5) MNC-1735, (6) MNC-1736, (7) MNC-1737, (8) MNC-1738,
(9) MNC-1739, (10) MNC-1740, (11) MNC-1741, (12) MNC-1742, (13) MNC-1743, (14) MNC-1744,
(15) MNC-1745, (16) MNC-1746, (17) MNC-1747, (18) MNC-1748, (19) MNC-1749, (20) MNC-1750.
o ensaio foi realizado no campo experimental da Embrapa Meio-Norte, em Teresina-PI, e disposto em
delineamento experimental de bloc os casualizados, com quatro repeti<;6es. A parcela experimental foi
constituida por quatro linhas de cinco metros. Avaliou-se a divergencia genetica por meio de analise mul-
ticategorica. Os genotipos 9 e 10 nao apresentaram diferen<;aspara os caracteres avaliados, portanto san
inadequados para produzirem cruzamentos superiores. Verificou-se a maior distancia genetica entre os
genotipos 15 e 20, diferindo em 15 (51,72%) dos 29 caracteres avaliados, permitindo maiores chances de
combina<;6es promissoras. A analise de agrupamento discriminou 7 grupos - Grupo I: 9, 10, 13, 14, 17,
6, 11, 13, 5 e 16; Grupo II: 1,2,8 e 20; Grupo III: 18 e 19; Grupo IV: 7; Grupo V: 12; Grupo VI: 15; e
Grupo VII: 4. 0 grupo I e considerado 0 principal, por envolver 0 maior numero de individuos proxi-
mos geneticamente. Nos demais grupos verificou-se caracteristicas bem distintas em rela<;aoao total de
amostra. Os acessos apresentaram urn born grau de divergencia genetica e, portanto, combina<;6es entre
grupos diferentes devem ser priorizadas com 0 intuito de obter genotipos superiores.
